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Abstract

Integrative taxonomy and DNA barcoding of
Austrian turbellarians

Matthius Greilhuber, Bernhard Egger, Isabel Dittmann,
Pedro R. Frade, Elisabeth Haring

Freshwater biodiversity is declining at an even faster rate than biodiversity in the terres-
trial and marine realms, and closing knowledge gaps on neglected taxa is seen as one of
the priorities in freshwater biodiversity research (Maasri et al. 2022, WWF 2022). The
study presented contributed to closing such a knowledge gap by generating DNA bar-
codes of turbellarians (Platyhelminthes excluding the parasitic Neodermata), a poorly
studied group among freshwater invertebrates (Schockaert et al. 2008). To this end,
partial sequences of the nuclear 18S and 28S rRNA genes of freshwater turbellarian
specimens collected in eastern Austria were generated. Specimens were investigated
alive using stereo and compound microscopes, and morphological features were pho-
tographed or drawn to allow for subsequent determination. Some specimens were then
fixed in 96 % ethanol for DNA analysis, and some in Bouin’s fluid for histological se-
rial sections and genital reconstructions. Amplification of both marker genes was pre-
dominantly successful, and a single primer pair per marker gene was applicable across
all the orders of turbellarians collected (Catenulida, Macrostomorpha, Prorhynchida,
Rhabdocoela, Tricladida, and Bothrioplanida). The resulting sequences were analyzed
phylogenetically and compared with published sequences from the GenBank database.
If the morphology-based identification of the species was ambiguous, it was retained at
the lowest level that could be determined with certainty (e.g., the genus). Fourty-two
taxa (most determined to genus or species level) were recorded. The comparison with
reference sequences often confirmed the prior identifications, but reference sequences
were not always available. The new records of turbellarian taxa and their DNA bar-
codes improve the state of knowledge of this essential component of freshwater eco-
systems.

Greilhuber M, Egger B, Dittmann I, Frade P R, Haring E (2024) Integrative Ta-
xonomie und DNA-Barcoding dsterreichischer Turbellarien.

Die Biodiversitit in Stifiwasser nimmt in einem noch schnelleren Tempo ab als die Bio-
diversitit in terrestrischen und marinen Lebensrdumen. Die Schlieflung von Wissens-
liicken bei vernachlissigten Taxa wird als eine der Priorititen bei der Erforschung der
Stiflwasserbiodiversitit angesehen (Maasri et al. 2022, WWF 2022). Die prisentierte
Studie trug dazu bei, eine solche Wissensliicke zu schlieSen, indem DNA-Barcodes von
Turbellarien (Platyhelminthes exklusive Neodermata), einer wenig erforschten Gruppe
unter den Siiflwasserevertebraten, generiert wurden (Schockaert et al. 2008). Hierzu
wurden Teilsequenzen der nukledren 18S- und 28S-rRNA-Gene von Siifiwasserturbel-
larien aus Ostdsterreich generiert. Die Tiere wurden lebend mikroskopiert. Morpho-
logische Merkmale wurden fotografiert oder gezeichnet, um eine spitere Bestimmung
zu ermdglichen. Einige Exemplare wurden dann in 96 %igem Ethanol fiir die DNA-
Analyse fixiert, die tibrigen in Bouin-Lésung fiir histologische Serienschnitte und Ge-
nitalrekonstruktionen. Die Amplifikation beider Marker-Gene war iiberwiegend er-
folgreich, und jeweils ein Primer-Paar pro Marker-Gen war bei allen vorgefundenen
Turbellarien-Ordnungen anwendbar (Catenulida, Macrostomorpha, Prorhynchida,
Rhabdocoela, Tricladida und Bothrioplanida). Die resultierenden Sequenzen wurden
phylogenetisch analysiert und mit verdffentlichten Sequenzen aus der Datenbank Gen-
Bank verglichen. Wenn die morphologische Bestimmung auf die Art nicht méglich
war, wurde die Bestimmung auf der niedrigsten Ebene belassen, die mit Sicherheit be-
stimmt werden konnte (z. B. der Gattung). Zweiundvierzig Taxa (meist auf Gattungs-
oder Artenebene bestimmt) wurden erfasst. Der Vergleich mit Referenzsequenzen be-
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stitigte oft die Bestimmungen, aber Referenzsequenzen waren nicht immer verfiigbar.
Die neuen Nachweise von Turbellarien-Taxa und ihre DNA-Barcodes verbessern den
Kenntnisstand iiber dieses wesentliche Element von Siiffwasserdkosystemen.
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